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Az ,Allati rotavirusok 6sszehasonlité genomvizsgalata” c. programban azt a célt t(iztem ki, hogy
kilénb6z6 gazdafajok rotavirus fert6zésének epidemioldgidjardl és az azonositott térzsek genomjarol
gy(jtok hazai és nemzetkdzi vonatkozasu adatokat. Ennek a programnak a megvaldsitasat az alabbi
igények keltették életre. Egyrészt, az mar tankonyvi adat, hogy a rotavirusok a legfontosabb
hasmenést okozd virusok kdzé tartoznak emberben és szamos haziallatban egyarant. A szakirodalmi
adatok azonban jelentGs foldrajzi kiilonbségeket mutatnak a rotavirus fert6zések egyes gazdafajokra
jellemz6 gyakorisagdara vonatkozdan, az embert leszamitva pedig hazai adatok alig voltak elérhetéek.
igy fontosnak tlnt felmérni azt, hogy hazankban milyen jelentSséggel birnak ezek a virusok a
kilonboz6 gazdafajokban. Masrészrél, a rotavirus genomok meghatdrozasanak és elemzésének
igénye a palyazat beaddsanak idején Ujdonsdgnak szamitott, hiszen eltekintve néhany referenciatorzs
genomjatél nem allt rendelkezésre kimerité mennyiségli genomszekvencia adat a nemzetkozi
adatbazisokban. Az akkortajt elérheté néhany rotavirus genomszekvencia segitett ugyan a virus
taxondmiajanak leirdsaban, azonban a virusfaj alatti osztalyozas illetve az akkoriban Ujonnan javasolt
genotipizaladsi rendszer tovabbi kiegészits és megerdsité adatokért kidltott. igy, az Gjabb és Gjabb
rotavirus torzsek molekuldris vizsgalataval szamos Uj tudomanyos felismerésre lehetett szamitani.

1. Madarak rotavirusai
1.1. Rotavirusok kimutatdsa vadmadadr fajokban

A NEBIH ADI munkatdrsaival egylittm(ikddésben nagyszabasu szlrévizsgalatot végeztiink rotavirusok
kimutatasara vadmadarak bélsar és klodkatampon mintaibdl. Ezeket a mintdkat eredetileg a 2008. évi
madar influenzavirus monitorozasra kiilldték be az intézetbe. Osszesen 1220 mintat vizsgaltunk
egyedileg, vagy pool-ozva RT-PCR mddszerrel a VP6 génre specifikus primer parral; harom pozitiv
mintat talaltunk, egyet facanbdl, kett6t pedig nadi sdrmanyokbdl. Ez utébbi fajbdl eléttiink még nem
mutattak ki rotavirust.
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1. dbra. Nadi sarmanybdl és facanbdl kimutatott rotavirus torzsek VP6 génjének Gsszehasonlité elemzése magyarorszagi
pulyka rotavirusok és mas orszagokbdl szarmazo egyéb madarfajok rotavirusainak azonos génjével.

A kovetkez6 években tovabbi, sporadikusan beérkezett mintakat is sz(irtlink rotavirusra és allatkerti
fehérgdlyabdl, valamint Kelet-Magyarorszagon talalt elhullott fiistifecske, erdei canko, feketerigd,



nagy fakopdncs, erdei fililesbagoly, voros vércse, egerészolyv és barna rétihéja béltartalmabdl is
sikerdilt rotavirusokat kimutatnunk.

1.2. Egyes baromfifajok rotavirus térzsei

A NEBIH ADI munkatarsaival folytatott egylttm(ikodés kiterjedt a haziszarnyasok rotavirusainak
vizsgdlatdra is. 2012-ig gydjtott 270 minta rotavirusra torténd szlrését végeztiik el a viralis genom
poliakrilamid gélelektroforézissel torténd elvdlasztasaval, illetve RT-PCR segitségével. Kordbbi
vizsgalatokbdl mar ismert volt, hogy a hazai pulykaallomanyokban megtaldlhatdéak a rotavirusok. Az
altalunk vizsgalt legtobb minta pulykabdl és csirkébdél szdrmazott; rotavirust 18 pulyka, egy csirke és
egy kacsa bélmintaban talaltunk.

Hozzdjutottunk tovabba kozel egy tucatnyi flrj és facan bélsarmintahoz; a facanokbdl kimutatott
torzsek egy részénél uj VP7 genotipust irtunk le (G23), mas tdrzsek viszont a pulyka szintén Ujonnan
leirt VP7 genotipusaval (G22) rendelkeztek. Két facan rotavirus torzset valasztottunk ki teljes
genomvizsgalatra. A Magyarorszagon azonositott facdn torzsek tobb génjliikben is eltértek egy
referencia torzsnek is felfoghaté németorszagi facan rotavirustdl, beleértve a VP4 és/vagy VP7,
valamint az NSP2 gének genotipusat. Ezekben a génekben torzseink csirke illetve pulyka és galamb
torzsekkel mutattak genotipus azonossagot.

1. tablazat. A ma ismert madar rotavirusok genomjanak genotipus konfiguraciéja

Gazdafaj/To6rzs VP7 | VP4 | VP6 | VP1 VP2 | VP3 | NSP1 | NSP2 | NSP3 | NSP4 | NSP5
Galamb/PO-13 G18 | P[17] 14 R4 C4 M4 A4 N4 T4 E4 H4
Pulyka/03V0002E10 G22 | P[35] 14 R4 C4 M4 Al6 N4 T4 E11 H4
Facan/10V0112H5* G23 | P[37] 14 R4 C4 M4 Al6 N10 T4 E4 H4
Facan/81626** G23 | P[30] 14 R4 Cc4 M4 Al6 N6 T4 E4 H4
Facan/18769** G22 | P[35] 14 R4 Cc4 \ 3 A16 N4 T4 E4 H4
Csirke/02V0002G3 G19 | P[30] 111 R6 C6 M7 Al6 N6 T8 E10 H8

* Németorszagi torzs; ** Magyarorszagi torzs

A filogenetikai vizsgalatok ugyanakkor ravilagitottak arra, hogy genotipus egyezés esetén a hazai
facdn rotavirus térzsek jobban hasonlitanak a németorszagi facan rotavirusokhoz, mint a galamb vagy
a pulyka torzsekhez.

2. Eml6sok rotavirusai
2.1. Sertés és szarvasmarha rotavirus térzsek

Magyarorszagon végzett felmérés szerint a fiatal sertések és borjak rotavirus fert6zottségének
aranya 4,2% illetve 5,3%. Ez az ardny sertések vonatkozdsdban oOsszevethet6 azzal, mint amit
Déanidban taldltak, de alacsonyabb annal, mint amit Szlovéniabdl jelentettek ugyanabban a
felmérésben. Szarvasmarhak esetében viszont forditott viszonyszdmokat kaptunk. A Magyarorszdgon
kimutatott sertés rotavirus térzsek G5 genotipusuak voltak, amely sertésben a leggyakoribb VP7
genotipus vilagszerte. Az dltalunk vizsgalt szarvasmarha rotavirus torzsek pedig G6 genotipusuak
voltak, amelyek a globalisan gyakori szarvasmarha torzsek kozé tartoznak. Tovabbi, sporadikusan a
laboratériumunkba érkezd sertés és szarvasmarha bélsdrmintabdl is sikerlt rotavirust kimutatnunk.
Ezeknek a torzseknek genomvizsgalatat elhalasztottuk addig, amig egy jelentGsebb nagysagu
torzsgyljteményre tesziink szert.



Laboratériumunk aktiv szerepet vallalt egy kameruni egytttm(ikédésben, ahol szintén alkalmunk volt
sertés és szarvasmarha rotavirusok el6forduldsi gyakorisagara vonatkozo vizsgalatokat végezni. Az
eredmények alacsony prevalenciardl arulkodtak, bar a bélsarmintak gydjtési ideje csupan egy-egy
hénapra korldtozodott. Kozel 150 szarvasmarha bélsarmintdbdél minddsszesen négyben
azonositottunk rotavirust, mindet tliinetmentes allatokbdl. Az el6zetes adatok alapjan ugy tinik, hogy
mind a négy torzs G12 genotipusu. Ez a genotipus emberben az 1990-es években bukkant fel ismét és
azota vilagszerte elterjedt. Tovabbi érdekesség volt, hogy a kameruni szarvasmarhdakban talalt G12
torzsek VP7 génje genetikailag megegyezett az ugyanazon a terileten fiatal gyermekekben is
megtaldlt azonos genotipusu rotavirus torzsekével. Ez az els@, szekvencia adatokkal aldtamasztott
megfigyelés arrél, hogy ez a nemrég felbukkant human rotavirus genotipus szarvasmarhaban is
el6fordulhat. Megjegyzem, hogy kameruni sertés bélsarmintakbdl ugyanezt a VP7 genotipust talaltuk
meg egy multiplex genotipizald PCR segitségével, de a sertés torzsekbdl szekvencia adatokat egyel6re
nem gydjtottink.
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2. dbra. Kameruni szarvasmarha bélsarbdl és emberi székletmintabdl kimutatott G12 genotipusu rotavirusok VP7 génjének
filogenetikai vizsgalata.

2.2.Juh/kecske rotavirusok

A kameruni egylttm(kodés sordn egy-egy juh és kecske rotavirust is azonositottunk molekularis
mddszerekkel. Az azonositott torzsek tovabbi vizsgalatat tervezziik.

Elvégeztik egy korabban publikalt (Ciarlet és mtsai, 2008; Matthijnssens és mtsai, 2009) juh rotavirus
toérzs genomjanak Ujra-szekvenalasat is, amivel az id6kdzben a laboratériumunkban munkaba allitott
félvezetd alapu Ujgeneracidés szekvenald berendezés rotavirus genomok meghatdrozasara vald
alkalmassagat teszteltik.



2.3. Lovak rotavirus térzsei

2009 végén nemzetkdzi egylttmikodésre kaptunk meghivast, amelyben lovak rotavirusainak
molekularis elemzését kellett elvégeznilink. Ennek érdekében magunk is mintagy(ijtésbe kezdtiink és
dr. Hornyak Akos (akkor SZIE AOTK) segitségével tucatnyi, fiatal allatoktdl gydjtott bélsar mintdhoz
jutottunk. Kordbbi, 2005-2006 évi gydjtéslinkkel egyutt kozel 30 mintat szlirtink meg molekularis
maddszerekkel, de mindeddig nem taldltunk rotavirusra pozitiv mintdt hazai léallomanyokban.
Ugyanakkor megkeresésiinkre ir (Helen O’Shea) és indiai (Ganesh Balasubramanian) kollegak
mutattak érdekl6dést vellink valé egylttm(kodésre és szolgdltattak mintdkat ehhez a projekthez. Az
Indédbdl érkez6 8 mintabdl RT-PCR-rel egy gyengén pozitivat azonositottunk. irorszaghdl 16
rotavirusra pozitiv bélsarmintat kaptunk, ezek kozil kett6t valasztottunk ki tovabbi vizsgalatainkhoz.

A két ir torzs (egy G3P[12] és egy G14P[12] tOrzs) nagyon hasonld genotipus konfiguraciét mutatott
mas foldrészeken (Afrika, Amerika) azonositott |6 rotavirus torzsekkel (G3/G14-P[12]-12/16-R2-C2-
M3-A10-N2-T3-E2/E12-H7). Ebben az 6sszehasonlitasban az egyetlen kivételt az angliai L338 torzs
jelentette, amely taldn nem is valédi 16 rotavirus, hanem egy |6bdl izolalt fajidegen torzs lehet; e torzs
lehetséges eredetét illetéen nem ldtunk tisztan, ugyanis szinte a teljes genom genotipus
konfiguracidja (G13-P[18]-16-R9-C9-M6-A6-N9-T12-E14-H11) kulénbozik nemcsak a tobbi 16
rotavirustol, hanem minden mas ismert rotavirustol is.

2. tablazat. Lovakban azonositott rotavirusok genomjanak genotipus konfiguracidja

BV A strain name VF7 VP4 VPe VFPI VP2 VP33 NSPI NSP2 NSF3 NSP4 NSP5
RV A/Horse-1c/GBR/L338/1991/G13P[18] Gl3 P[13] Ie R9 c9 M AG N_g T1Z El4 Hll |
RV A/Horse-wi/ ARG/E403/ 2006/ G14P[12] G4 P{12] | ¥] R2 C2 M3 Aln N2 T3 Hi

RV A/Horse-wt/ ARG/E4040/2008/G14P[12] Gild PL12] i2 R2 z M3 Aln NI Ta H7

RV A/Horse-wt/ ARG/E30/1993/G3P[12] G3 B12] Ia Rz 2 M3 Al N2 T3 . H?

RV A/Horse-wit/IRL/03V04954/2003/G3P[12] G3 Pl12] Is R2 2z M3 Aln N2 B E2 H7
RV AfHorse-wit/IRL/O4V 2024/ 2004/ G141 12 Gl Pl12] 12 R2 2 M3 Al N2 T3 E2 H7

RV A/Horse-wl/ ZAF/EqRY-5A1/2006/G14P[12] Glg P{12] 2 R2 2 M3 All N2 3 E2 H7

RV A/Horse-tc/USAFI23/1981/G 14P[12] Gl4  PL12] 12 All E2

Tovabbi harom irorszagi |6 rotavirus torzs genomjat uUjgeneracidés szekvenald berendezéssel
hatdroztuk meg, de az adatok kielemzésére a zaréjelentés elkésziltéig nem keriilt sor.

2.4. Egy teve rotavirus genotipus konfigurdcioja

Kuvaitbdl (Szlics Gyorgy) egy rotavirusra pozitiv teve bélsarmintat kaptunk tovabbi elemzésre. Kilenc
gént (NSP2-NSP5, VP1, VP2, VP4-VP7) sikeriilt felersiteniink és megszekvendlnunk, miel6tt az
eredeti bélsarminta, illetve a bel6le készitett RNS illetve cDNS mintdk elfogytak volna. A torzs
elemzése azt mutatta, hogy ez a torzs egyes gének tekintetében kdzelebbi rokonsagban all mas,
kozel-keleti juh és szarvasmarha torzsekkel, mint a dél-amerikai tevefélék rotavirusaival. Ez azt
sejteti, hogy legalabbis egyes gazdafajok rotavirusai génallomanyanak kialakuldsdban a lokalisan
el6forduld fajidegen virustorzsek jatszanak nagyobb szerepet, mig a gazdafajok kozotti genetikai
rokonsagnak ebben kisebb szerep jut.

Ennek a tanulmanynak a tovabbi érdekessége egy Uj NSP4 genotipus (E15) leirdsa volt. Ez a
génvaltozat egyes tulajdonsagaiban jelentGsebb eltérést mutat a tobbi eml6s rotavirus NSP4



génjéhez képest (a gén hossza, a fehérje C-termindlisanak szerkezeti kulonbségei, a rokonsagi
kapcsolatok terén), ami kérdéseket vet fel e genotipus gazdafaj eredetére vonatkozdan.
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3. dbra. A 15 NSP4 genotipust képviselS referencia torzs felhasznalasaval készitett sematikus aminosav szekvencia illesztés,
valamint az E15 genotipus mas NSP4 genotipusokkal (E1-E14) mutatott hasonldsagi értékei.

2.5. Macska és kutya rotavirusok

Részt vettem Olaszorszaghdl (Vito Martella) szdrmazd macska és vele rokon human G3P[9] torzsek
vizsgalatdban is. A kllénb6z6 fajokbdl szarmazéd toérzsek kodzott szoros rokonsagot taldltunk, de
néhany gén eltéré genotipusba tartozott. Jelenleg nem vildgos, hogy minden egyes, emberben
azonositott G3P[9] genotipusl torzs egyedi zoondzis esemény kovetkezménye-e, vagy esetleg ezek
mar tudtak annyira adaptalédni az Uj gazdahoz, hogy emberrél emberre is terjedni tudjanak. Ennek
megértésében segithet a hazai gy(jtésd P[9] rotavirus térzsek genomjanak majdani vizsgalata, amire
ebben a pdlyazatban koéltségkimélési megfontolasbdl nem kerdlt sor.

Szintén olaszorszagi kutya G3P[3] rotavirusok szoros genetikai rokonsdgot mutattak macskak és az
ember egyes ritka rotavirus toérzseivel, mely utébbiakat zoondzisos eredetilinek tartunk. A kutyak és
macskak rotavirusai kozotti nagyfoku genetikai rokonsdg azt sejteti, hogy e gazdafajok egyes
rotavirus torzsei konnyen jutnak at egyik fajbél a masikba.
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4. abra. A kutya és a macska rotavirusai k6zott szoros genetikai roknsag all fenn. Az egyszer(iség kedvéért ezt két gén (NSP1
és NSP4) filogenetikai vizsgalatanak eredményein mutatom be.

2.6. Denevér rotavirus

Az amerikai Jarvanylgyi Kozpont (CDC, Atlanta, GA) munkatarsaival (Mathew Esona)
egylttmikodésben a vildgon els6ként azonositottunk és elemeztiink denevér rotavirusokat. Az egyik
térzs genomjdnak vizsgdlatakor tobb érdekességre is fény derilt. ElGszor is, leirtunk hét Uj
génvaltozatot (genotipust). Masodszor, a VP4 gén a kozonségesnek mondhatd la filogenetikai
vonalba sorolt P[6] genotipusu emberi rotavirus torzsekkel mutatott megegyezést, ami human és
denevér rotavirus torzsek kozotti géncserére utal. Harmadszor, a VP1 gén esetében szokatlan
filogenetikai kapcsolatrendszert figyeltink meg, ami arra engedett kovetkeztetni, hogy ennek a
génnek az eredetében egy mas rotavirusfajba tartozo torzzsel valé genetikai interakcid jatszhatott
szerepet. Ha ez igaz, az aldtamaszthatja azt a viszonylag Uj tudomanyos elképzelést, miszerint
kilénb6z6 rotavirusfajok kozott is lehetséges géncsere.
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5. abra. A denevér rotavirus egyes génjeinek referencia genotipusokkal mutatott szazalékos hasonldsagi értéke (x tengely,
nt; y tengely, aa). Az egyes géneknél a genotipust meghatdrozo szazalékos hatarértéket az x tengelyen fligg6leges vonal
jelzi. A pirossal jelolt gének mar korabbrdl ismert genotipusba tartoznak, raadasul egyes human térzsek megfelelé génjeivel
mutatnak hasonldsagot.

2.7. Nyulak rotavirusai

Osszesen 6 nyul rotavirus izoldtumot kaptunk Olaszorszaghbdl (Vito Martella), amelyek koziil kettd
genomjat szekvenaltuk meg az Ujgenerdcids szekvendld berendezéssel. Az adatok feldolgozasa
folyamatban van.

3. Az ember zoonotikus eredetli rotavirus torzsei

Emberben a rotavirussal kapcsolatos jarvanytgyi vizsgalatok f6 motorjat a néhany éve piacra kerilt
human rotavirus oltéanyagok jelentik, ami minden korabbinal intenzivebb molekularis jarvanylgyi
felméréseket eredményezett, elsésorban az oltéanyag hatékonysdg monitorozasa és a vakcinaciéval
kapcsolatos torzsdiverzitds és annak valtozdsai jobb megértése érdekében. Mindez kissé talan
varatlanul kihatott az dllati rotavirus torzsek jarvanytgyi vizsgalatanak élénkiilésére is, kdszonhetéen

annak az egyre toébb bizonyitékkal alatdmasztott meggy6z6désnek, hogy az ember Ujonnan
azonositott rotavirusainak felbukkanasaban szerepet jatszhatnak egyes hazidllatok is.

Hazai gy(jtésl zoonotikus eredetlinek vélt human térzsek mellett alkalmunk volt vizsgdlni tajvani
(Fang-tzy Wu), olaszorszagi, bulgariai (Zornitsa Mladenova), szlovéniai (Andrej Steyer) és USA-beli
kollégak altal gy(jtott és/vagy szekvenalt human rotavirus torzseket is. Bar az OTKA paélyazatnak ez az
alfejezete latszélag csak érintélegesen kapcsolddik az eredeti programhoz, mara vilagossa valt, hogy



sok esetben az emberben megtalalt fajidegen rotavirus torzsek elemzése segithet az adott féldrajzi
régidban cirkuldld, de rejtve maradt dllati rotavirus torzsek genetikai jellegzetességeinek
megismerésében is.

3.1. Kérédzébk rotavirusaival rokon humdn térzsek

Hagyomanyos maddszerekkel tortént 3 hazai human P[14] torzs (2 G6P[14] és 1 G8P[14]), 1 tajvani
G8P[14] torzs és 5 olaszorszagi G6 torzs (3 G6P[9], 2 G6P[14]) teljes vagy részleges genomjanak
meghatarozdsa. Az egyedi gének filogenetikai vizsgalata e torzsek eredetének hatterében
szarvasmarha és/vagy juh eredet(i rotavirus torzseket sejtet. Az elvégzett szamitasok minden esetben
arra utaltak, hogy a vilag kilénb6z6 pontjain sporadikusan kimutatott P[14] genotipusd human
torzsek nagy valdszinlség szerint mind egyedi zoondzis eredményeként jelentek meg az emberben.

3.2. Sertések rotavirusaival rokon humadn térzsek

Az amerikai Jarvanyligyi Kozpont (CDC, Atlanta, GA) munkatarasaival egytttmikodésben
azonositottunk és elemeztiink humdn G9 tipusu rotavirus torzseket. Ez a genotipus eredetileg
valészinlileg sertésbél szarmazik, ahonnan fliggetlen “kisérletezgetések” nyoman keriltek at
kilonboz6 varidnsai emberbe és valt végezetil egyikik az otddik legfontosabb emberi VP7
genotipussa.

Meghatdroztuk egy Bulgaridbdl gy(ijtott ritka human G5P[6] rotavirus torzs genomjat, mely sertés és
human torzsek génjeinek keverékébdl tevédott dssze. E torzse tovabbi érdekessége, hogy el6ttiink
emberben ezt VP7 genotipust Eurdpdban nem mutatta ki senki. Egy szintén bulgdriai G4P[6]
genotipusu torzs genomjat ujgeneracids szekvenald berendezéssel hatdroztuk meg; az adatok
feldolgozasra varnak.

Tajvani egyuttm(kodésben G4P[6], G5P[6], G3P[19], G5P[19], G9P[19], G3P[25] torzsek molekularis
tulajdonségait vizsgaltuk. A filogenetikai szamitdsok azt mutattak, hogy ezek a torzsek eltértek Azsia
kontinentalis részein kimutatott, azonos genotipusu rotavirus torzseit6l, ami talan Tajvan izolalt
foldrajzi helyzetével fligg 6ssze és az ott cirkuldld (sertés) rotavirusok sajatos fejl6déstorténetét jelzi.

Hagyomanyos médszerekkel hataroztuk meg nyolc magyarorszagi human G4P[6] térzs genomjat. Mig
az azonositott térzsek genotipus konfiguracidja meglehetésen konzervativ volt (G4-P[6]-11/15-R1-C1-
M1-A1/A8-N1-T1/T7-E1-H1), a filogenetikai vizsgalatok még az egyes gének genotipus egyezése
esetén is nagy valtozatossagot mutattak, ami arra utalt, hogy ezek a ritkan azonositott human torzsek
néhany fenti példdhoz hasonldan szintén nem emberrél emberre terjedd rotavirus térzsek voltak.

3.3. Kutydk/macskdk rotavirusaival rokon humdn térzsek

Magyarorszagi, olaszorszagi, tajvani és bulgariai gyUjtésbél szarmazé human G3P[3] és G3P[9] toérzsek
vizsgdlata egyes gének esetében nem vart rokonsagi kapcsolatokat tart fel mas terileteken
azonositott kutya illetve macska rotavirusokkal. Példdul, hazai human G3P[9] torzsek egyes génjei
>99%-0s szekvencia azonossagot mutattak olaszorszagi macska rotavirusok azonos génjeivel, mig
tajvani human G3P[3] torzsek egyes gének elemzése alapjan kozeli rokonsagban alltak olaszorszagi
kutya rotavirusokkal.



4. Egyéb tudomanyos eredmények

A rotavirus torzsek elnevezésének szinkronizaldsdra nevezéktani javaslatot tettlink kézzé a Rotavirus
Klasszifikacios Munkacsoport (RCWG) tevékenységének keretein beldl. A javaslat szerint a rotavirus
torzsek elnevezésénél a kovetkezd elemeket kell megadni:

- Rotavirusfaj, réviditve (pl. RVA, RVB, RVC, stb);

- Gazdafaj eredet egyszer( angol nevet hasznalva (pl. human, cow, pig) és kotéjellel jelezve azt, hogy
a torzs vad tipusl (wt), vagy szovethez adaptilt (tc), illetve mas (lab=laboratériumban generalt,
vaccine=oltdanyag, env=kornyezeti) eredet(i-e;

- Foldrajzi eredet (roviditett orszag névvel);
- Egyedi azonosito;

- Kimutatds/izolalas éve;

- Genotipus (G és P tipus, ha ismert).

igy példaul az RVA/Dog-tc/ITA/RV198-05/1995/G3P[3] egy olyan 1995-ben kimutatott olaszorszagi
G3P[3] genotipusu kutya Rotavirus A torzset jeldl, amelyet szévettenyészeten izoldltak.

5. Az eredmények publikalasa

A vizsgalatok eredményeibdl 20 nemzetkozi folydiratcikk késziilt, melyek kumulativ impakt faktora
58,885. Ezenkivil négy kézirat van jelenleg elbiralas alatt és reményeink szerint tovabbi 3-5 kéziratot
tudunk még publikalni 2013 sordn. A publikalt cikkekre eddig 260 fliggetlen hivatkozast kaptunk.

Négy egyetemi hallgatd készitett a témakérben kisérletes munkan alapulé diplomamunkat. Papp
Hajnalka (ELTE) 2010-ben, Borzak Réka (ELTE) és Dallos Bianka (BME) 2012-ben védte meg
diplomamunkajat. A negyedik diplomamunka védésére varhatéan 2013-ban keril sor. Id6kdzben
Papp Hajnalka felvételt nyert a SZIE AOTK Doktori Iskolajaba, ahol allati rotavirusok
genomvizsgalatdval foglalkozik; igy jelen OTKA pdlyazat egy PhD disszertacid elkészitésében is
tdmogatast nyudjthat majd.

6. Osszegzés

Az elGzetes varakozasoktdl eltéréen a mintak szisztematikus gydjtésére kevés kivételtél eltekintve
nem taldltunk megoldast, igy a vizsgalatok passziv surveillance keretében zajlottak. Ennek ellenére az
OTKA tdmogatasi id6szak alatt 2000-nél tébb allati bélsar mintat szlrtlink meg rotavirusra, kézel 90
rotavirus torzs részleges vagy teljes genomjat hatdroztuk meg és elemeztiik a kapott adatokat az
egyes torzsek rokonsagi kapcsolatainak megértése érdekében. Tizenegy olyan gazdafajnal igazoltunk
rotavirus fert6zést, amelynél kordbban senki sem, leirtunk 17 0j genotipust és elkezdtiik egy, a
rotavirus genomok meghatarozasaban haszndlhato Ujgenerdcids szekvendldsi mddszer adaptaldsat.
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